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Apresentação
O investimento em pesquisa, desenvolvimento e inovação (PD&I) é fundamental para 
o progresso socioeconômico e a independência de uma nação. Dentre os temas 
prioritários para a geração de produtos e tecnologias através da pesquisa científica na 
Embrapa Pecuária Sul está o melhoramento genético animal. A disseminação dos 
conhecimentos gerados nessa área possibilita que os beneficiários do processo, ou 
seja, produtores, técnicos, estudantes e demais interessados nas novas tecnologias 
genéticas, possam selecionar e acasalar animais mais produtivos e eficientes, que 
venham a melhorar o resultado econômico nas cadeias produtivas.
Neste contexto, a Embrapa Pecuária Sul utiliza as publicações da Série Embrapa como 
uma das ferramentas formais estratégicas de transferência de tecnologia direcionadas 
às cadeias produtivas da carne bovina e ovina, do leite e da lã para a região Sul do 
Brasil.
A presente publicação é mais um exemplo deste esforço institucional. Nesta obra é 
apresentada uma metodologia científica que aumenta a acurácia do cálculo de valores 
genéticos de animais oriundos do cruzamento entre raças e criados em condições 
extensivas, típicas dos Campos Sul-brasileiros. 
Esperamos que o emprego dos conhecimentos disponibilizados nesta obra nos 
programas de avaliação genética de populações multirraciais possa colaborar com o 
aumento do progresso genético dos rebanhos e que a genética comprovadamente 
superior se dissemine para permear suas vantagens na atividade pecuária do 
sul do Brasil.
Fernando Flores Cardoso
        Chefe de PD&I
Sumário
Introdução
Material e Métodos
Conjunto de Dados Nelore-Hereford
Especificação dos Modelos
Definição dos Parâmetros Genéticos
Critério de Escolha de Modelos
Resultados e Discussão
Escolha do Modelo
Avaliação das Fontes de Heteroscedasticidade
Detecção e Mitigação de Dados Extremos (”Outliers”)
Herdabilidades
Avaliações Genéticas
Comparação dentro de Composições Raciais
Comparação entre Composições Raciais
Conclusões
Referências
...................................................................................
......................................................................
.....................................................
................................................................
.....................................................
...........................................................
...............................................................
............................................................................
......................................
.............................
...................................................................................
.........................................................................
........................................
...............................................
...................................................................................
...................................................................................
07
09
09
09
12
12
13
13
14
16
20
22
22
24
28
30
Metodologia para Estimação 
Robusta com Variâncias 
Residuais Heterogêneas em 
Populações Multirraciais
Fernando Flores Cardoso
Maurício Morgado de Oliveira
Introdução
No melhoramento genético, o progresso em desempenho das populações 
devido a seleção depende fundamentalmente do intervalo entre gerações, da 
intensidade de seleção, da variabilidade genética disponível e da precisão dos 
valores genéticos estimados.
As avaliações genéticas são utilizadas atualmente para combinar os dados de 
diversos rebanhos e obter estimativas diretamente comparáveis dos valores 
genéticos para todos os animais na população e a precisão dessas estimativas 
é uma função da qualidade da informação fenotípica e de pedigree disponível.
Neste contexto, o desempenho de bovinos de corte é geralmente avaliado 
através de sistemas e de ambientes altamente diversos de produção, com 
qualidade de dados muitas vezes comprometida por ocorrências de erros de 
registro, de tratamento preferencial e do efeito potencial de doenças ou 
lesões. Esses fatores podem afetar substancialmente o desempenho dos 
animais, mas não são considerados explicitamente no modelo estatístico e 
poderão gerar dados extremos (“outliers”), enviesando de forma significativa 
as estimativas dos parâmetros genéticos e as avaliações genéticas 
(STRANDEN; GIANOLA, 1998).
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A maioria dos programas de avaliação genética tem lidado com esta 
situação através da edição de dados, eliminando observações que são 
consideradas extremamente afastadas da média fenotípica do grupo de 
contemporâneos (GC) ao qual o animal pertence (usualmente três ou mais 
desvios padrão) ou se a relação observação/média de seu GC se encontra 
fora do intervalo 60% a 140% (BERTRAND; WIGGANS, 1998). Apesar de 
que estas estratégias possam parecer adequadas para erros de coleta de 
informação muito óbvios (p. ex., erros de digitação), podem ser 
ineficientes se a verdadeira distribuição dos dados se afasta da 
normalidade, estando naturalmente sujeita a ocorrência de observações 
extremas ou se as variâncias das observações são heterogêneas entre os 
Os modelos hierárquicos de Bayes proporcionam uma estrutura geral para 
lidar de forma mais apropriada com dados extremos e caracterizados por 
diferentes tipos de heterogeneidade através dos vários ambientes 
(heteroscedasticidade). Modelos robustos com resíduos heteroscedásticos 
propostos para avaliações genéticas por Cardoso et al. (2005) combinam 
características de modelos estruturais de variância  (FOULLEY et al., 1992; 
KIZILKAYA; TEMPELMAN, 2005) com distribuições de caudas longas, tais 
como a t de Student ou a Slash (LANGE; SINSHEIMER, 1993;  ROSA et 
al., 2003), sendo uma forma alternativa de mitigar o efeito de dados 
extremos sem a necessidade de eliminação arbitrária de observações.
Como será demonstrado, as especificações deste modelo podem ser 
sobrepostas em um modelo hierárquico que explique variações genéticas 
heterogêneas através de grupos raciais em avaliações genéticas 
multirraciais (CARDOSO; TEMPELMAN, 2004).
Os objetivos deste documento são: 1) Apresentar modelos para avaliação 
genética de populações multirraciais na presença de dados extremos e 
heterogeneidade de variância ambiental; 2) Comparar esses modelos com o 
modelo clássico baseado na pressuposição de distribuição normal ou 
gaussiana dos dados; 3) Aplicar os modelos propostos em conjunto de 
dados de ganho pós-desmame de Nelore-Hereford criados em ambientes 
diversos, para caracterizar a magnitude de fontes potencialmente
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importantes de heterogeneidade de variância e a decorrente influência na 
herdabilidade específica de cada grupo racial; 4) Demonstrar a utilidade dos 
modelos bayesianos heteroscedásticos robustos para a detecção e mitigação 
de dados extremos; e 5) Avaliar as consequências da aplicação desses 
modelos em avaliações genéticas multirraciais.
Material e Métodos
Conjunto de dados Nelore-Hereford
Os dados utilizados nas análises foram 22.717 registros de ganho pós-
desmama (GPD) (40.082 animais nos arquivos de pedigree) de uma população 
composta de animais Hereford, Nelore e seus cruzamentos, pertencentes a 15 
rebanhos incluídos no programa de melhoramento da “Conexão Delta G” no 
Brasil. Os animais foram criados em condições de pastejo em três regiões 
diferentes: Região 1 entre 14ºS e 16ºS (5.410 registros); Região 2 entre 21ºS 
e 23ºS (3.110 registros), e a Região 3 entre 30ºS e 32ºS (14.197 registros). 
A distribuição dos grupos raciais foi altamente desbalanceada entre regiões, 
com predominância de progênies F1 de vacas Nelore nas regiões tropicais 1 e 
2, e Hereford puros na região sub-tropical 3. O GPD médio ± erro padrão foi 
98,2 ± 41,2 Kg. Maiores detalhes da estrutura dos dados podem ser 
encontrados em Cardoso e Tempelman (2004).
Especificação dos modelos
Os modelos propostos e utilizados combinam heteroscedasticidade, ou 
seja, variâncias residuais heterogêneas para subclasses de GC, sexo, 
proporção racial e heterozigosidade, e robustez a dados extremos. Uma 
representação fatorial 3 × 2 foi utilizada para a especificação de seis 
modelos diferentes de variância dos resíduos, com o fator 1 
representando a distribuição (Gaussiana, t de Student ou Slash) e o 
segundo fator especificando a variabilidade (homoscedástica vs 
heteroscedástica) (CARDOSO et al., 2005). Os seis modelos de variância 
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Tratamento GPD345 (kg)
Para os seis modelos de variância residual foi especificado o mesmo modelo 
misto como uma função aditiva dos seguintes parâmetros:
ésimo ésima
onde yijklmn é a observação de desempenho do n  animal da i  região, do 
ésimo ésimo
j  grupo contemporâneo (GC) e do k  sexo;  é a media geral; regi é o 
ésima ésimo
efeito da i  região (i = 1, 2, 3); gcj é o efeito do j  GC (j = 1, 2, …, 
ésimo
940), com gcj ~           para todo j; sexk é o efeito do k  sexo (k=1 ou 

k=0 para macho ou fêmea respectivamente);  s são os coeficientes de 

regressão associados com o período de avaliação pós-desmame, em dias 
(PPD, 106≤ PPD ≤ 483), idade da vaca em anos (IV, 2 ≤ IV ≤ 12), efeitos 
“fixos” aditivos (A) para a raça Nelore, efeito de dominância (D) Nelore-
Hereford, efeitos epistáticos aditivos por aditivos (AA) entre Nelore-Hereford, 
e as interações entre A e sexo, PPD e IV. Os coeficientes           representam 
a proporção esperada de alelos Nelore por animal n (vaca d), enquanto    é o 
n
coeficiente de heterozigose, obtido como a probabilidade de um dos alelos 
ser derivado da raça Nelore e o outro alelo ser derivado da raça Hereford para 
um lócus escolhido aleatoriamente no indivíduo n. Já coeficiente de 
interações epistáticas aditivas × aditivas para o animal n,              ,foi 
obtido com base na definição de perdas de recombinação de Kinghorn 
ésimo
(1980). Além disso, un é o efeito genético aditivo do n  animal, assumindo 
que                ~          , onde G é a matriz de (co)variâncias genéticas 
multirraciais que é uma função das variâncias genéticas raciais específicas 
para as raças Nelore e Hereford da variância de segregação entre ambas as 
raças e das relações genéticas (parentesco) entre os animais (LO et al., 
1993). 
 20, gcN
n
f  df
 
40082
1n n
u

=u  ,N 0 G
2 [1 -   ] 
n n
dos resíduos resultantes são os seguintes: 1) Gaussiano homoscedástico (G-
HO); 2) t Student homoscedástico (T-HO); 3) Slash homoscedástico (S-HO); 
4) Gaussiano heteroscedástico (G-HE); 5) t de Student heteroscedástico (T-
HE); e 6) Slash heteroscedástico (S-HE).
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Finalmente, e  é o termo do resíduo com distribuição de acordo às seis 
ijklmn
especificações alternativas apresentadas acima. Mais especificamente,                                                  
                onde                         é a variância residual específica para a 
observação do animal n, determinada através de uma função multiplicativa da 
variância residual global (   ) e fatores escalares para GC (  ) sexo (   ), raça     
(   ) e heterozigosidade (   ) para os três modelos de erros heteroscedásticos 
(G-HE, T-HE, e S-HE). Por exemplo, a variância residual para um determinado 
macho F  (isto é,              ,              ) com registro no GC 2 baseado no 
1
modelo de erro T-HE é determinado por                             .
 ~ijklmne  20, jkne   N    

     
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=
2 2 1n
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w

2
e
v
j
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k

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D
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f
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n
Para os três modelos do erro homoscedástico (G-HO, T-HO, e S-HO), a 
variância do erro é especificada de forma mais simples para todas as 
observações como                 . Aqui wn é uma variável de ponderação para a 
observação do animal n. A distribuição de w  define a robustez do modelo a 
n
dados extremos. Por exemplo, as especificações dos erros na distribuição 
Gaussiana (G-HO e G-HE) são obtidas considerando w  = 1 para todo n e 
n
esses modelos não apresentam nenhuma proteção contra o efeito de dados 
extremos. Por outro lado, as especificações de distribuições de caudas longas 
sobre os valores de w , conferem ao modelo robustez a dados extremos que 
n
se desviem de uma distribuição Normal ou Gaussiana (LANGE; SINSHEIMER, 
1993). Foram consideradas especificamente as distribuições t de Student e 
Slash, mas outras alternativas são discutidas em Lange e Sinsheimer (1993) e 
em Rosa et al. (2003). A distribuição residual t de Student (T-HE e T-HO) foi 
obtida assumindo que w  ~                 para todo n com w  > 0, onde       > 
n n
0 representa os graus de liberdade ou parâmetro de robustez dessa 
distribuição. A distribuição residual Slash (S-HE e S-HO) foi especificada 
alternativamente por wn ~                         para todo n, com 0 < wn  1 e
      > 0. Detalhes adicionais nessas especificações sob o enfoque bayesiano, 
bem com densidades a priori e posteriores condicionais completas podem ser 
encontrados em Cardoso et al. (2005).
 
-
=
  2 2 1
   jkn n  e e
w
,
e e
Gamma
  
 
 
e

p w
n
ν
e
=ν
e
w
n
ν
e
1( )
e

A inferência Bayesiana foi baseada em métodos Monte Carlo via Cadeias de 
Markov (MCMC) de 200.000 ciclos, após um período de descarte de 15.000 
ciclos para os seis modelos. Médias, modas, intervalos de probabilidade e 
erros padrão a posteriori dos parâmetros obtidas a partir das amostras das 
cadeias MCMC foram utilizadas para inferência. 
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Correlações de ordem de Kendall entre a média a posteriori dos efeitos 
genéticos aditivos obtidos pelos diferentes modelos foram utilizados para 
comparar o ordenamento dos animais para GPD na avaliação genética para 
realizar seleção dentro de genótipo. 
Definição dos Parâmetros Genéticos
A variância genética aditiva       de qualquer indivíduo pertencente ao grupo 
racial g foi obtida por                                                        (LO et al., 
1993), onde      indica a proporção alélica da raça b no grupo racial i. Aqui 
b=1 e b=2 especificam Nelore e Hereford, respectivamente, e o sobrescrito i 
especifica o grupo racial próprio do indivíduo (i=g), o grupo racial do pai 
desse indivíduo (i=s) ou o grupo racial da mãe do indivíduo (i=d). Dentro de 
cada um dos três modelos de erro homoscedástico (G-HO, T-HO, e S-HO), a 
variância residual marginal (    ) é o mesmo para cada grupo racial, sendo     ,
         , e          , respectivamente. Para o modelo G-HE, a variância residual 
marginal específica para o grupo racial g (    )  foi determinada usando a 
expressão     =              , notando que            em todos os GC. 
Similarmente, a variância residual marginal foi especificada sendo 
                         para T-HE; e por                           para S-HE. Aqui,
                representa a proporção dos terneiros com registros que eram 
machos. Alternativamente, ajustando    =1 especifica-se      em relação aos 
terneiros machos e    =0 especifica-se      relativo às terneiras fêmeas dentro 
do grupo racial g. A variância fenotípica marginal para animais no grupo racial 
g foi então especificada como                      , tal que a herdabilidade aditiva 
foi                   . 
2
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Critério de escolha de modelos
O pseudo fator de Bayes (PBF)  foi utilizado como meio para  escolha do 
modelo de melhor ajuste aos dados. O PBF é calculado pela avaliação da 
densidade do primeiro estágio na Equação [1] para cada ciclo da cadeia 
MCMC, onde                é a ordenada preditiva condicional (CPO) para a  ( )|, yj fjp y M
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observação y  sob o modelo M , f = G-HO,T-HO,…,S-HE. A CPO é uma 
j f
densidade de validação cruzada, sugerindo que valores de y  são mais 
j
prováveis quando o modelo M  é ajustado a todas as demais observações 
f
(denotadas por         ) exceto y . Se                                      é o conjunto de 
j
todos os parâmetros no modelo, uma aproximação de MCMC para a CPO é 
obtida pela seguinte média harmônica:                                    
com         denotando uma amostra de     após a convergência da cadeia 
MCMC, com i=1,2,…,G=20.000.
 j
y 2
e


     =
 
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1 ( )1
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p y M p y M




 
  
 
 1 2 3 4 5 6
ctr ctr ctr ctr amostra amostra
neg1 neg1 neg2 neg2 1 1( )i 
A partir dessas CPO podemos calcular o logaritmo da verossimilhança 
marginal (LVM) como uma medida de ajuste global dos modelos a todas as 
observações:                                                   .
Quanto maior o valor de LVM melhor o ajuste do modelo. Finalmente, para 
comparar, por exemplo, os modelos M  e M , o PBF correspondente é 
G-HO T-HO
determinado ser                                                       , sendo que valores 
maiores que 1 indicam superioridade do modelo G-HO em relação ao T-HO. 
 ( ) ( )( )
1
1 ( )1
1
1 1
log | , | ,
n n
G i
f j f j fj G i
j j
LVM p y M p y M


 
 
=   y 
 G-HO: T-HO G-HO T-HOexpPBF LML LML 
Resultados e Discussão
Escolha do modelo
Baseado nos valores da função LVM para os modelos G-HO, T-HO, S-HO, G-
HE, T-HE e S-HE, respectivamente, de -100.563, -99.623, -99.711, -99.455, 
-99.052, e -99.098, conclui-se que o modelo de resíduos com distribuição t 
de Student heteroscedástica forneceu o melhor ajuste aos dados de GPD 
entre as seis especificações diferentes consideradas. Este modelo teve um 
PBF 9.328 × 1019 comparado ao segundo modelo de melhor ajuste, o 
modelo Slash heteroscedástico.
Além disso, pode-se concluir definitivamente que o modelo Gaussiano 
homoscedástico, tipicamente utilizado nas avaliações genéticas, é a pior 
escolha para este conjunto de dados, uma vez que os valores de PBF desse 
modelo comparado com os outros cinco utilizados sempre se aproximaram de 
zero.
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Pode-se, também, perceber pelos valores de LVM que a especificação de 
heteroscedasticidade foi relativamente mais importante que as caudas longas 
para as distribuições residuais, particularmente porque o modelo G-HE ajusta 
melhor os dados do que os modelos robustos homoscedásticos (T-HO e S-
HO). Não obstante, a distribuição t de Student sempre ajustou melhor os 
dados comparados à distribuição Slash, quando as comparações foram feitas 
dentro das especificações de erro homoscedástico ou heteroscedástico. 
Portanto, as comparações dos demais parâmetros de interesse foram focadas 
na distribuição t de Student (melhor modelo robusto) e Gaussiana (modelo 
usual).
Avaliação das Fontes de Heteroscedasticidade
A densidade a posteriori do efeito de sexo (    ) para a variabilidade residual 
foi muito similar nos dois modelos de erro heteroscedástico e, contrariando 
outros estudos para características de crescimento em gado de corte 
(GARRICK et al., 1989; RODRIGUES-ALMEIDA et al., 1995), sexo não foi 
uma fonte muito significativa de heteroscedasticidade residual (Tabela 1). 
Condições ambientais relativamente adversas podem ter contribuído neste 
sentido, tal que aos terneiros machos não foi permitido expressar 
completamente seu potencial extra de crescimento em relação às fêmeas, 
pois o ganho médio diário dos terneiros machos foi 0,43±0,17 kg e de 
0,34±0,13 kg para fêmeas.
1

Não houve nenhuma evidência de que a variabilidade residual dependa da 
proporção racial já que o intervalo de probabilidade posterior de 95% (IPP) 
para  inclui 1, o valor neutro em um modelo multiplicativo (Tabela 1). Já o 
efeito de heterozigosidade (     ) na heteroscedasticidade residual foi mais 
convincente com a                                  para o modelo T-HE indicando que 
a medida que a heterozigosidade (e consequentemente, a heterose) aumenta, 
a variabilidade residual diminui. Este resultado é consistente com a teoria de 
que a heterozigosidade age como um tampão homeostático para minimizar a 
variação ambiental (LERNER, 1954).
2

 2Pr 1| 0.0449y > =
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A inferência a posteriori sobre o coeficiente de variação entre GC,       , indica 
evidência de heteroscedasticidade residual significativa. É interessante notar 
que a média a posteriori  desvio-padrão a posteriori de      (0,840,07) sob o 
modelo Gaussiano heteroscedástico foi ligeiramente maior do que a estimada 
pelo modelo de t de Student heteroscedástico (0,720,06). Este resultado 
decorre de a especificação de erro t de Student atenuar os efeitos de dados 
com resíduos extremos que tendem a inflacionar as estimativas da variância e 
consequentemente estimativas de        sob uma especificação de erro 
Gaussiana.
v

v

Tabela 1. Média posterior (MEDIAP), desvio padrão posterior (DPP), moda posterior 
(MODAP), intervalo de probabilidade posterior de 95% (95% IPP), e tamanho efetivo 
de amostra (TEA) para os parâmetros de heteroscedasticidade residual no ganho pós-
desmama obtidos pelos modelos de resíduos com distribuição heteroscedástica 
Gaussiana (G-HE) e t de Student (T-HE).
Parâmetro de
a
   variância
MEDIA DPP MODAP 95% IPP
G-HE
2
 e
2
, kg
1

2

1

v

365,85
1,14
0,94
0,77
0,84
15,43
0,09
0,35
0,15
0,07
393,86
1,13
0,75
0,71
0,82
[366,71, 427,42]
[0,98, 1,32]
[0,43, 1,73]
[0,52, 1,10]
[0,71, 1,00]
T-HE
2
E
2
, kg
2
 e
2
, kg
1

1

2

v

388,75
282,19
1,13
1,15
0,70
0,72
15,27
12,49
0,09
0,45
0,16
0,06
387,37
281,74
1,11
0,80
0,61
0,71
[360,04, 419,59]
[258,41, 307,42]
[0,97, 1,31]
[0,48, 2,20]
[0,46, 1,06]
[0,62, 0,86]
a
     = variância residual de referência,   = efeito multiplicativo de sexo (macho em relação a fêmea),    = efeito 
da proporção de Nelore,    = efeito da heterozigosidade,     = coeficiente de variação para os efeitos aleatórios 
de grupos de contemporâneos, e              = variância residual marginal para o modelo t de Student.
2
 e 1

2


s
2
2
2
ee
E
e



=
-
v

TEA
1,463
1,712
146
142
1,142
1,432
859
1,218
160
111
1,093
1

Detecção e mitigação de dados extremos (“outliers”)
O gráfico de dispersão dos resíduos padronizados por GC, derivados da 
análise do GPD utilizando G-HO (Figura 1), apresenta 0,25% dos dados com 
resíduos (45 observações) fora do intervalo ± 4,0 erros padrão. Esta 
percentagem é 30 vezes maior à esperada quando é assumida distribuição 
normal homocesdástica. Além disso, a curtose estimada desta distribuição 
residual padronizada foi de 2,72, indicando que a distribuição foi um tanto 
leptocúrtica. Estas características explicam os resultados de um ajuste 
substancialmente melhor dos modelos robustos em relação aos Gaussianos 
nesse conjunto de dados. 
A densidade posterior de wn nos modelos robustos prove informação útil para 
acessar o grau de afastamento de cada observação em relação a 
pressuposição de distribuição Gaussiana dos resíduos e, portanto, além de 
atenuar o efeito de observações extremas na estimação dos parâmetros, 
podem ser usados para detectar “outliers” (ROSA et al., 2003). Valores de 
wn próximos a zero sugerem que a observação correspondente é 
extremamente afastada do seu valor predito pelo modelo, enquanto que 
valores de w  próximos a 1 indicam que y  é praticamente igual ao predito 
n ijklmn
pelo modelo. 
Para ilustrar este ponto num contexto de avaliação genética multirracial, 
foram selecionados deliberadamente para estudos posteriores observações de 
três machos F  pertencentes ao mesmo GC de 160 animais da Região 2. 
1
Baseado nas especificações do G-HO, a primeira observação (y ) representa a 
1
um “outlier” moderado, estando 3,08 desvios padrão (DP) acima de zero, a 
segunda observação y  representa um resíduo próximo a zero, ou seja, um 
2
ajuste perfeito do modelo (0,02 DP), e a terceira observação corresponde a 
um “outlier” extremo, estando 5,57 DP de zero (Figura 1). 
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Figura 1. Gráfico de dispersão de resíduos padronizados para ganho pós-desmame por grupo 
contemporâneo utilizando modelo Gaussiano homoscedástico (G-HO). Três resíduos para o 
mesmo grupo contemporâneo são destacados para facilitar inferências que serão apresentadas 
posteriormente: 1. Representa um “outlier” médio +3,08 desvios padrão (DP) acima de zero; 2. 
Representa um resíduo próximo a zero (ajuste perfeito) e 3. Consiste em um “outlier” extremo, 
–5,57 DP de zero.
No caso de y , a média a posteriori de 0,46 e o IPP de 95% de [0,12; 1,07] 
1
para w  com o modelo T-HE, sugerem que a influencia de y  na inferência 
1 1
estatística é atenuada por este modelo, embora em menor extensão relativa a 
y . Esta baixa ponderação para y  foi observada também com o modelo S-HE 
3 1
com uma média a posteriori e IPP de 95% para w  de 0,36 e [0,06; 0,89], 
1
respectivamente.
Para a distribuição t de Student, a expectativa a priori para w  é o valor neutro 
n
de 1,00; portanto, o fato do intervalo de confiança para w  incluir ou não o 
n
valor 1,00 pode ser aplicado como critério objetivo para julgar se uma 
observação é um outlier (não incluir 1,00) ou não (inclui 1,00) em relação às 
especificações Gaussianas dos resíduos com um nível de precisão desejado. 
Por exemplo, o IPP de 95% pelo modelo T-HE contem 1,00 para w  e w , mas 
1 2
não para w , indicando que somente y3 poderia ser considerado “outlier” por 
3
este critério. 
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a) Modelo t  de Student heteroscedástico
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b) Modelo Slash heteroscedástico
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Figura 2. Distribuição a posteriori das variáveis de ponderação correspondentes à observação 1 
(w  – “outlier” médio); observação 2 (w  – modelo de ajuste quase perfeito) e observação 3 (w  
1 2 3
– “outlier” extremo) sob os modelos robustos: a) modelo t de Student heteroscedástico e b) 
Modelo Slash heteroscedástico.
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Esse tipo de inferência posterior sobre w  é uma estratégia que pode ser 
n
utilizada para monitoramento da qualidade dos dados. Por exemplo, se são 
observados baixos valores (<<1,00) das variáveis de ponderação 
concentradas em determinados rebanhos ou se existe uma diferença 
substancial nas médias a posteriori dessas variáveis entre rebanhos. Nesses 
casos, rebanhos que têm alta frequência de médias a posteriori baixas para as 
variáveis de ponderação poderão ser identificados como tendo problemas na 
qualidade do processo de coleta de dados. 
A edição de dados utilizada no melhoramento animal para determinar quais 
registros são “outliers” é frequentemente baseada em justificativas empíricas. 
Por exemplo, se a estratégia proposta por Bertrand e Wiggans (1998) da 
relação registro/média de subclasse fosse aplicada aos dados de GPD neste 
estudo, resultaria na eliminação de 1.515 registros (6,7% dos registros), os 
quais ficam fora do intervalo de 60% a 140%. Acreditando que somente uma 
parte destas observações corresponda a erros de registro, a aproximação de 
Bertrand e Wiggans (1998) parece ser um critério muito rígido para este 
conjunto particular de dados. Evidentemente, a edição e eliminação de 
registros devem ser implementados em situações onde erros de registros são 
óbvios e métodos para a detecção e correção de registros atípicos, como os 
utilizados no teste de produção diária de leite nos Estados Unidos (WIGGANS 
et al., 2003), fornecem proteções úteis para os sistemas atuais de avaliação 
genética. 
Não obstante, é importante reconhecer que os modelos de caudas longas 
propostos ponderam cada observação diferencialmente para realizar 
inferências, de tal forma que os registros julgados como discrepantes (wn 
<< 1) fornecem uma contribuição proporcionalmente menor na estimação de 
parâmetros quando comparados aos demais registros. Consequentemente, 
estes modelos fornecem um tratamento estatístico muito mais adequado aos 
registros extremos, que a alternativa de detectar e eliminar (ou ajustar) os 
“outliers” empiricamente.
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Apesar das mesmas especificações de variância-covariância multirracial (G) 
para os valores genéticos em u terem sido adotadas em todos os seis 
diferentes modelos empregados para analisar GPD, a inferência nos 
componentes de variância e, consequentemente, as herdabilidades mudaram 
consideravelmente dependendo da especificação para a distribuição dos 
resíduos.
As densidades a posteriori das herdabilidades para os modelos G-HO, T-HO, 
G-HE e T-HE são apresentadas na Figura 3. Sob os modelos de resíduos 
heteroscedásticos, as estimativas da herdabilidade para a raça Nelore foram 
maiores do que aquelas para a raça Hereford. Entretanto, o inverso foi 
observado sob os modelos de resíduos homoscedásticos. O grupo racial F  
1
tendeu a ter maiores estimativas de herdabilidade sob os dois modelos 
heteroscedásticos (G-HE e T-HE) comparados aos dois modelos 
homoscedásticos (G-HO e T-HO), em função da maior variância genética e 
menor variância fenotípica sob os modelos heteroscedásticos. As estimativas 
da herdabilidade nos quatro diferentes modelos foram similares para os 
animais enquadradas na composição racial do Braford (3/8 Nelore 5/8 
Hereford), que tem somente 46,88% da heterozigosidade do F . 
1
Herdabilidades
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a) Modelo Gaussiano homoscedástico
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b) Modelo t  de Student homoscedástico
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c) Modelo Gaussiano heteroscedástico 
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d) Modelo t  de Student heteroscedástico
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Figura 3. Densidades posteriores das herdabilidades para o ganho pós-desmama de grupos com 
diferentes composições raciais: Nelore, Hereford, F1 e Braford (3/8 Nelore 5/8 Hereford avançado 
- A38), obtidas por modelos com diferentes distribuições dos resíduos: a) Gaussiano 
homoscedástico, b) t de Student homoscedástico, c) Gaussiano heteroscedástico e d) t de Student 
heteroscedástico.
Os modelos heteroscedásticos melhor capturam a incerteza extra na 
estimativa dos componentes de variância para a raça Nelore. Isto é 
demonstrado na inferência da herdabilidade pelas distribuições posteriores 
mais planas cobrindo uma amplitude maior de valores possíveis (painéis c e d 
na Figura 3) e se deve, provavelmente, ao fato de que os animais da raça 
Nelore não possuem registros próprios. Neste caso, toda informação para as 
estimativas dessa raça é derivada da sua progênie cruzada.
Uma provável razão para a mudança substancial dos componentes de 
variância e da herdabilidade das raças Nelore e Hereford entre os modelos 
homoscedásticos e heteroscedásticos é que a maioria dos GC com grandes 
variâncias residuais (p. ex.,         ) são compostos exclusivamente de animais 
da raça Hereford. Consequentemente, as estimativas da variância genética do  
Hereford podem estar viesadas para cima quando a variância residual é 
assumida como homoscedástica entre grupos raciais nos modelos G-HO e T-
HO.
3
l
v 
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Avaliações genéticas
Inferências sobre efeitos genéticos aditivos aleatórios são utilizados para 
ordenar animais para seleção e predizer a diferença esperada na progênie 
(DEP) em raças puras. No entanto, em populações multirraciais, efeitos fixos 
aditivos e não aditivos assim como efeitos aleatórios não aditivos são de 
interesse, pois também determinam a diferença esperada na progênie 
multirracial (DEP-MR) (ELZO; WAKEMAN, 1998; POLLAK; QUAAS, 1998).
As correlações de ordem de Kendall entre os modelos G-HO e T-HO, G-HO e 
G-HE, G-HE e T-HE e entre T-HO e T-HE para as médias a posteriori dos 
efeitos aditivos para os genótipos mais prevalentes são apresentados na 
Tabela 2. 
Tabela 2. Correlações de ordem Kendall entre médias a posteriori de efeitos genéticos 
aditivos aleatórios para ganho pós-desmame para diferentes combinações dos modelos 
Gaussiano homoscedástico (G-HO), t de Student homoscedástico (T-HO), Gaussiano 
heteroscedástico (G-HE) e t de Student heteroscedástico (T-HE) para todos os animais 
e para o percentil 10% superiores para G-HO entre os genótipos mais frequentes.
Comparação dentro de composições raciais
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Composição 
    Racial
1
N G-HO vs. T-HO  G-HO vs. G-HE  G-HE vs.T-HE  T-HO vs. T-HE
Incluindo todos os animais dentro de genótipo
Nelore
Hereford
1
F        
2
Braford
0,91 0,86 0,95 0,90
0,84 0,76 0,89 0,84
0,83 0,68 0,93 0,77
0,85 0,82 0,92 0,88
Considerando somente os animais classificados para os 10% superiores pelo modelo 
G-HO dentro de genótipos
Nelore
Hereford
1
F        
2
Braford
745
1.998
0,29 0,39 0,72 0,38
0,36 0,31 0,77 0,67
872 0,57 0,44 0,85 0,64
145 0,37 0,28 0,63 0,55
7.445
19.976
8.718
1.452
1
 N é o tamanho de amostra para cada grupo de composição racial
2
 Composição racial 3/8 Nelore e 5/8 Hereford
A correlação de ordem entre os modelos do erro Gaussianos e t de Student 
dentro de qualquer classificação de heteroscedasticidade (G-HO vs. T-HO e G-
HE vs. T-HE) foram razoavelmente altas entre os genótipos mais frequentes, 
sendo sempre superior a 0,83 para os modelos homoscedásticos e superiores 
a 0,89 para os modelos heteroscedásticos. Entretanto, quando se 
consideraram animais classificados como 10% superiores utilizando o modelo 
G-HO, a correlação de ordem entre valores genéticos aditivos para estes 
animais superiores pelos modelos G-HO e T-HO diminuiu consideravelmente 
(Tabela 2). Estes últimos resultados têm maiores implicações para as 
avaliações genéticas e as decisões de seleção que as correlações resultantes 
quando são envolvidos todos os animais. Essas correlações mais baixas para 
os animais superiores devem-se, ao menos em parte, ao fato que os registros 
discrepantes conduzem a predições mais extremas do mérito genético do 
animal no modelo G-HO, comparado ao modelo T-HO que tem poder de 
mitigação de dados extremos. 
Isto é evidente na Figura 4 (gráfico superior), onde as médias a posteriori dos 
efeitos genéticos aditivos obtidos pelo modelo G-HO para Nelore, Hereford e 
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indivíduos F  são apresentado frente às correspondentes médias a posteriori 
1
obtidas pelo modelo T-HO. Neste gráfico se observa que em alguns animais 
com médias a posteriori extremas para efeitos genéticos no modelo G-HO, 
tiveram estimativas mais próximas a zero no modelo T-HO. Por exemplo, o 
animal F  associado com y  (o “outlier” extremo descrito previamente) tem 
1 3
uma média a posteriori de -13 kg no modelo G-HO, mas somente -4 kg no 
modelo do erro T-HO (Figura 4 – gráfico superior). Estes resultados 
concordam com os resultados simulados de Straden e Gianola (1998) para 
modelo homoscedástico, onde o modelo t de Student atenua os efeitos de 
tratamentos preferenciais e conduz a inferências mais confiáveis dos efeitos 
genéticos associados com registros discrepantes. Foi observada também uma 
correlação de ordem mais baixa entre os modelos G-HE e T-HE quando se 
considera somente os animais 10% superiores que quando são considerados 
todos os animais (Tabela 2). Entretanto, o valor da redução na correlação e o 
grau de mudança na predição dos efeitos genéticos (Figura 5 – gráfico 
superior) não foram tão substanciais como entre os modelos do erro G-HO e 
T-HO. Os resultados sugerem que a modelagem de heteroscedasticidade 
residual é potencialmente mais importante que a modelagem de robustez para 
avaliações genéticas. Isto pode ser visualizado adicionalmente pela baixa 
correlação de ordem entre os modelos G-HO e G-HE comparadas com a dos 
modelos do erro G-HO e T-HO (Tabela 2). 
Se as decisões de seleção serão tomadas entre reprodutores de composições 
raciais diferentes, efeitos genéticos fixos aditivos (A) e não aditivos (D e AA) 
e a interação de A com outros efeitos como apresentado na Equação [1] 
devem ser considerados conjuntamente com os efeitos genéticos aleatórios 
aditivos para calcular diferenças esperadas na progênie multirraciais (DEP-
MR). Neste caso, o desempenho esperado da progênie e suas diferenças 
serão função de coeficientes genéticos (composição racial, heterozigosidade e 
perdas por recombinação) que variaram de acordo com o genótipo do 
reprodutor e do seu par no acasalamento. Em outras palavras, a seleção do 
candidato entre composições raciais e a predição das DEP-MR devem ocorrer 
para um genótipo específico de acasalamento. 
Comparação entre Composições Raciais
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Para ilustrar este ponto, foram simulados acasalamentos de dois reprodutores 
F  (F -1 com valores genéticos aditivos aleatórios de u = 7.8 kg e F -2 de u = 
1 1 1
-0.4 kg), que são os animais previamente considerados neste trabalho em 
relação às observações y  e y , junto com dois animais Hereford e dois Nelore 
1 2
com efeitos genéticos aditivos idênticos. Foram comparados os genótipos da 
progênie futura, os coeficientes genéticos, as médias genotípicas, DEP-MR, o 
percentual de classificação das DEP-MR em relação a toda população, e sua 
classificação entre estes seis candidatos a seleção, de acordo com os 
genótipos das vacas foram acasalados (Tabela 3). 
Figura 4. Médias posteriores de efeitos genéticos aditivos para ganho pós-desmame obtidos pelos 
modelos Gaussiano homoscedástico (G-HO) e t de Student homoscedástico (T-HO) (superior) e 
pelos modelos G-HO e Gaussiano heteroscedástico (G-HE) (inferior), para as composições raciais 
Nelore, Hereford e F1. Em destaque animais F1 pertencentes ao mesmo grupo contemporâneo e 
associados com registros representando no modelo G-HO: 1. “outlier” médio, sendo +3,08 
desvios padrão (DP) de zero; 2. Resíduo próximo a zero (ajuste perfeito), e 3. “outlier” extremo, 
–5,57 DP de zero.
Figura 5. Médias posteriores de efeitos genéticos aditivos para ganho médio pós-desmame 
obtidos pelos modelos Gaussiano heteroscedástico (G-HE) e t de Student heteroscedástico (T-HE) 
(superior) e pelos modelos t de Student homoscedástico (T-HO) e T-HE (inferior), para grupos de 
composições raciais Nelore, Hereford e F . Em destaque animais F  pertencentes ao mesmo grupo 
1 1
contemporâneo e associados com registros representando no modelo G-HO: 1. “outlier” médio, 
sendo +3,08 desvios padrão (DP) de zero; 2. Resíduo próximo a zero (ajuste perfeito), e 3. 
“outlier” extremo, –5,57 DP de zero.
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Tabela 3. Genótipo da progênie e coeficientes genéticos para proporção Nelore (f), 
heterozigosidade () e perdas por recombinação (r), estimativas1 de médias genotípicas 
da progênie, efeitos genéticos aditivos aleatórios (u), diferenças esperadas na progênie 
multirraciais (DEP-MR), percentis de DEP-MR frente à população total (%) e 
classificação relativa entre seis candidatos à seleção de diferente composição racial - 
dois Hereford (H), dois F  e dois Nelore (N) – de acordo ao genótipo da vaca, para 
1
ganho pós-desmame obtidos pelo modelo t de Student heteroscedástico. 
Candidato à 
seleção
Progênie
Coeficientes genéticos Média,
u, DEP-MR, Ordem
Genótipo
f  r Kg
Kg Kg  (%)
Genótipo da vaca=Nelore
Hereford-1
Hereford-2
F -1
1
F -2
1
Nelore-1
Nelore-2
F ( HXN )
1
F ( HXN )
1
¾N ¼H
¾N ¼H
Nelore
Nelore
0,500
0,500
0,750
0,750
1,000
1,000
1,000
1,000
0,500
0,500
0,000
0,000
0,500
0,500
0,375
0,375
0,000
0,000
117,6
117,6
100,2
100,2
88,9
88,9
7,8
-0,4
7,8
-0,4
7,8
-0,4
18,1 (<1 )
9,9 (30)
0,7 (54)
-7,5 (70)
-10,6 (76)
-18,8 (91)
1
2
3
4
5
6
Genótipo da vaca=Hereford 
Hereford-1
Hereford-2
F -1
1
F -2
1
Nelore-1
Nelore-2
Hereford
Hereford
¼N ¾H
¼N ¾H
F ( HXN )
1
F ( HXN )
1
0,000
0,000
0,250
0,250
0,500
0,500
0,000
0,000
0,500
0,500
1,000
1,000
0,000
0,000
0,375
0,375
0,500
0,500
106,1
106,1
109,6
109,6
119,1
119,1
7,8
-0,4
7,8
-0,4
7,8
-0,4
4,3 (22)
-4,0 (73)
7,7 (14)
-0,5 (40)
17,2 (<1 )
9,0 (11)
4
6
3
5
1
2
Genótipo da vaca=F
Hereford-1
Hereford-2
F -1
1
F -2
1
Nelore-1
Nelore-2
¼N ¾H
¼N ¾H
F
2
F
2
¾N ¼H
¾N ¼H
0,250
0,250
0,500
0,500
0,750
0,750
0,500
0,500
0,500
0,500
0,500
0,500
0,375
0,375
0,500
0,500
0,375
0,375
108,8
108,8
101,8
101,8
100,9
100,9
7,8
-0,4
7,8
-0,4
7,8
-0,4
11,2 ( <1 )
2,9 (33)
4,2 (20)
-4,0 (77)
3,3 (30)
-4,9 (81)
1
4
2
5
3
6
1  Estimativas relativas à média marginal posterior
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Quando os animais Hereford-1, F1-1 e Nelore-1 são acasalados com vacas 
Nelore, apresentam DEP-MR substancialmente diferentes (Tabela 3), apesar 
de terem os mesmos efeitos genético aditivos aleatórios, sendo classificados 
o o o
em toda a população multirracial dentro do 1 , 54  e 76  percentis, 
respectivamente. Neste caso, as diferenças na DEP-MR são devidas as 
diferentes médias dos genótipos da progênie (Tabela 3). Entretanto, se estes 
mesmos três animais forem acasalados com vacas Hereford, suas DEP-MR 
o o o
serão classificadas em forma oposta entre o 22 , 14 , e 1  percentis, 
respectivamente. Além disso, entre os seis animais considerados neste 
o o o
exemplo na Tabela 3, Nelore-1 é classificado 1 , 3  ou 5  dependendo se o 
genótipo da vaca for Hereford, F1 ou Nelore, respectivamente. Estes 
resultados demonstram a forte dependência entre o genótipo do par no 
acasalamento e a classificação da DEP-MR entre as composições raciais. 
Finalmente, pode ser observado na Tabela 3 que a diferença de DEP-MR dos 
dois candidatos à seleção da mesma composição racial não muda através dos 
diferentes genótipos de acasalamento, sendo sempre igual à diferença entre 
seus efeitos genéticos aditivos; estes resultados dão suporte à afirmação de 
que a última informação basta para a seleção dentro de uma mesma 
composição racial, sempre que não sejam considerados os efeitos genéticos 
não aditivos aleatórios.
Conclusões
A implementação de avaliações genéticas multirraciais robustas a dados 
extremos utilizando modelos baseados em variâncias genéticas e residuais 
heterogêneas é recomendada para se obter estimativas mais fidedignas e 
confiáveis do mérito genético de animais cruzados.
A característica de robustez do modelo permite ponderação diferente dos 
registros para inferência, tal que registros discrepantes têm contribuições 
menores às avaliações genéticas comparado aos registros mais plausíveis em 
consonância com as especificações do modelo, as características e os 
parâmetros genéticos da população.
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Além disso, modelos robustos podem facilitar a identificação de sistemas de 
manejo e de grupos de contemporâneos com uniformidade superior do 
produto, um resultado cada vez mais importante na comercialização de 
bovinos de corte.
Especificações de heterogeneidade de variância melhor representam as 
distintas variabilidades genéticas e ambientais inerentes a populações 
multirraciais.
Neste estudo envolvendo cruzamentos entre as raças Nelore e Hereford, o 
modelo robusto heterogêneo t de Student apresentou o melhor ajuste aos 
dados e teve substanciais diferenças na classificação dos animais superiores 
para seleção comparado ao modelo normal homogêneo. Consequentemente, a 
utilização para avaliações genéticas de modelos baseados em resíduos com 
distribuição normal e com variâncias genéticas e residuais homogêneas podem 
diminuir o progresso genético em populações multirraciais de bovinos de 
corte.
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